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 ﭼﻜﯿﺪه
 ﺑﺎر ﺑﯿﻦ زﻧﺎن ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ، دوﻣﯿﻦ ﺳﺮﻃﺎن ﻣﺮگ ﻣﻘﺪﻣﮫ:
 ھﺎی در ﺣﺎل ﺗﻮﺳﻌﮫ و ھﻔﺘﻤﯿﻦ در ﮐﺸﻮرھﺎی ﭘﯿﺸﺮﻓﺘﮫدر ﮐﺸﻮر
ﮐﺮدن ژن ھﺎ و  ﯿﺪاﭘ یدر ﺳﺮﻃﺎن ﮔﺮدن رﺣﻢ ﺑﺮا یﻏﺮﺑﺎﻟﮕﺮ .ﺳﺖا
ﻧﻘﺶ ﺑﯿﻮﻣﺎرﮐﺮ ﺗﺸﺨﯿﺼﯽ و درﻣﺎﻧﯽ ﺑﺎزی ﮐﻨﺪ ﮐﮫ ﯾﯽ ھﺎ ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ
زاﯾﯽ ﺗﻮﻣﻮر از ﻃﺮﻓﯽ ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ ﻣﻠﮑﻮﻟﯽ ﯿﺸﺮﻓﺖ اﺳﺖدر ﺣﺎل ﭘ
واﺑﺴﺘﮫ ﺑﮫ دﺳﺘﮫ ھﺎی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ اﺳﺖ ﮐﮫ در ﺣﺎﻟﺖ ﺑﯿﻤﺎری 
ھﺎی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ  اﯾﻦ ﮐﺸﻒ اﯾﻦ ﮔﺮوه ﺑﺮ ﺗﻐﯿﯿﺮ ﻣﯽ ﻧﻤﺎﯾﺪ ﺑﻨﺎ
 ﺑﺮرﺳﯽﺑﮫ  ﻣﻄﺎﻟﻌﮫدر اﯾﻦ اﻣﺮی ﺿﺮوری ﺑﮫ ﻧﻈﺮ ﻣﯽ رﺳﺪ. 
ﭘﺮوﺗﺌﻮم ﺳﻠﻮل ھﺎی ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ و ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ آن ﺑﺎ ﺑﺎﻓﺖ 
و  ﺮداﺧﺘﮫ ﻣﯽ ﺷﻮدــﭘﻧﺮﻣﺎل ﺑﺎ ﮐﻤﮏ ﺗﮑﻨﯿﮏ ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮏ 
ﭘﺮوﺗﺌﻮم از ﻧﻈﺮ آﻣﺎری ﺑﮫ دﺳﺘﮫ ھﺎی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ ﻣﺠﺰاﯾﯽ ﺧﻮﺷﮫ 
 .ﺑﻨﺪی ﻣﯽ ﮔﺮدد
ﺑﺎﻓﺖ  ﻧﻤﻮﻧﮫ ھﺎیﯿﻦ از ــﭘﺮوﺗﺌاﺳﺘﺨﺮاج  ﻣﻮاد و روش ھﺎ:
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ در  ﺳﭙﺲ ﮔﺮﻓﺖﺻﻮرت ﻧﺮﻣﺎل و ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﮔﺮدن رﺣﻢ 
ﻧﻮار  اﯾﺰواﻟﮑﺘﺮﯾﮏ ﺧﻮد روی Hpﺑﮫ ﺑﺴﺘﮫ  (FEI)اولﻣﺮﺣﻠﮫ 
 egap SDSﻧﺪ و ﻣﺮﺣﻠﮫ دوم اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی ﺪاﺳﺘﺮﯾﭗ ﺗﻔﮑﯿﮏ ﺷ
اﺳﺎس وزن ﻣﻮﻟﮑﻮﻟﯽ ﻣﯽ  ﺟﺪاﺳﺎزی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ ﺑﺮ اﺳﺖ ﮐﮫ ﻣﺮﺣﻠﮫ
ﻟﮑﮫ ھﺎی  ﺟﮭﺖ روﯾﺖ آزﻣﺎﯾﺶ،ﻣﻮرد ھﺎی ھﺮ دو ﮔﺮوه ﺑﺎﺷﺪ. ژل 
در ﻧﮭﺎﯾﺖ . ﺷﺪﻧﺪآﻣﯿﺰی  ﮐﻮﻣﺎﺳﯽ ﺑﻠﻮ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ ﺑﮫ روش
و  ﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی دو ﮔﺮوه ﺟﮭﺖ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮑﯽﭘ
ﺑﺎ ﻧﺮم  آﻣﺎری)آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی و آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ(
 .ﮔﺮﻓﺘﻨﺪﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ﻗﺮار  tops emas sisenegorpاﻓﺰار 
ﺑﺎ ﻧﺮم آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﺗﯿﮑﯽ و آﻣﺎری  وھﺶ:ﯾﺎﻓﺘﮫ ھﺎی ﭘﮋ
دﺳﺖ آﻣﺪه از ﺗﮑﻨﯿﮏ ﮫ ﺑﺮ ژل ھﺎی ﺑ tops emas sisenegorpاﻓﺰار 
ﻧﻘﻄﮫ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻲ را ﻣﺸﺨﺺ ﮐﺮد ﻛﮫ  851اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی 
ﺗﻌﺪادي از آن ھﺎ داراي اﻓﺰاﯾﺶ ﺑﯿﺎن و ﺗﻌﺪادی دارای ﮐﺎھﺶ 
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ در ﮔﺮوه ﺳﺎﻟﻢ دارای ﺑﯿﺎن ﺑﯿﺸﺘﺮی 91ﺑﯿﺎن ﺑﻮدﻧﺪ. 
 81ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ داﺷﺘﻨﺪ در ﺣﺎﻟﯽ ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ 
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ دارای ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل داﺷﺘﻨﺪ. آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ﺧﻮﺷﮫ اﺻﻠﯽ  2 ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی، ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ را از ﻧﻈﺮ ﺑﯿﺎن ﺑﮫ
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ﺳﺮﻃﺎن ﮔﺮدن رﺣﻢ ﯾﺎ 
)ﺳﺮوﯾﮑﺲ(  رﺣﻢ ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ
اﺳﺖ ﮐﮫ در آن  ﺑﯿﻤﺎریﻧﻮﻋﯽ 
رﺷﺪ ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﺪﺧﯿﻢ از 
ﻧﺸﺄت  رﺣﻢﮔﺮدن  ﻧﺎﺣﯿﮫ
ﮔﯿﺮد و ﺑﮫ ﻃﻮر ﻧﺎﻣﻨﻈﻢ و  ﻣﯽ
ای ﺗﮑﺜﯿﺮ و ﻣﻨﺠﺮ  ﻓﺰاﯾﻨﺪه
ﺑﮫ ﺗﺮارﯾﺨﺘﮕﯽ آن 
ﺳﺮﻃﺎن ﮔﺮدن رﺣﻢ  (.1)،ﺷﻮد ﻣﯽ
 زﻧﺎنراﯾﺞ در  ﺳﺮﻃﺎندوﻣﯿﻦ 
 ٠٠۵اﺳﺖ. ھﺮ ﺳﺎل ﺣﺪود 
ھﺰار زن ﺑﮫ اﯾﻦ ﺑﯿﻤﺎری 
 ٠٠٣ﺷﻮﻧﺪ و ﺣﺪود  ﻣﺒﺘﻼ ﻣﯽ
ھﺰار ﻧﻔﺮ ﺑﺮ اﺛﺮ اﯾﻦ 
ﺑﯿﻤﺎری ﺟﺎن ﺧﻮد را از دﺳﺖ 
ھﺎ در  دھﻨﺪ ﮐﮫ ﺑﯿﺸﺘﺮ آن ﻣﯽ
در ﺣﺎل ﺗﻮﺳﻌﮫ  ﮐﺸﻮرھﺎی
ﻋﻠﺖ ﺑﯿﻤﺎری  (.2)،ھﺴﺘﻨﺪ
وﻟﯽ   ﻧﺎﺷﻨﺎﺧﺘﮫ اﺳﺖ
دھﻨﺪ  داﻧﺸﻤﻨﺪان اﺣﺘﻤﺎل ﻣﯽ
ھﺎی وﯾﺮوﺳﯽ   ﮐﮫ ﺑﺎ ﻋﻔﻮﻧﺖ
 ارﺗﺒﺎط داﺷﺘﮫ ﺑﺎﺷﺪ ﮐﮫ از
آن ﺟﻤﻠﮫ وﯾﺮوس ﭘﺎﭘﯿﻠﻮﻣﺎی 
ﺎﺣﯿﮫ )زﮔﯿﻞ ﻧاﻧﺴﺎﻧﯽ
ﺗﻮان ﻧﺎم  ( را ﻣﯽ ﺗﻨﺎﺳﻠﯽ
 وﯾﺮوسھﻨﮕﺎﻣﯽ ﮐﮫ اﯾﻦ ﺑﺮد. 
ﺑﺮای ﭼﻨﺪ ﺳﺎل در ﺑﺪن ﺑﺎﻗﯽ 
ﻣﺎﻧﺪ، ﺑﮫ ﺗﺪرﯾﺞ ﺑﺮﺧﯽ از  ﻣﯽ
ھﺎ را در ﮔﺮدن رﺣﻢ  ﺳﻠﻮل
ھﺎی ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﺪل  ﺑﮫ ﺳﻠﻮل
ھﺎ ﺑﮫ  ﻮلــﮐﻨﺪ و اﯾﻦ ﺳﻠ ﻣﯽ
ﺸﺮوﻧﺪه ـــــﻮر ﭘﯿــــﻃ
 .(4،3،)ﺪﺷﻮﻧ  ﺗﺮ ﻣﯽ ﻣﮭﺎﺟﻢ
ﺑﮫ وﯾﮋه  ﺳﯿﺴﺘﻢ اﯾﻤﻨﯽﺿﻌﻒ 
ﺑﮫ ﺻﻮرت اﮐﺘﺴﺎﺑﯽ ﺑﯿﻤﺎری 
و ﻣﺼﺮف داروھﺎی  اﯾﺪز
ﺳﺮﮐﻮب اﯾﻤﻨﯽ ﻋﺎﻣﻠﯽ ﻣﺴﺘﻌﺪ 
ﮐﻨﻨﺪه در اﺑﺘﻼ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎن 
، ﺟﺮاﺣﯽ (.5)،دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ اﺳﺖ
ﺑﮫ ﺻﻮرت  ﭘﺮﺗﻮ درﻣﺎﻧﯽ
ﺷﯿﻤﯽ داﺧﻠﯽ و ﺧﺎرﺟﯽ و 
 درﻣﺎنھﺎی  از روش درﻣﺎﻧﯽ
  (7،6.)ﺑﺎﺷﺪ اﯾﻦ ﺳﺮﻃﺎن ﻣﯽ
در ﺳﺮﻃﺎن ﮔﺮدن  یﻏﺮﺑﺎﻟﮕﺮ
ﮐﺮدن ژن ھﺎ  ﯿﺪاﭘ یرﺣﻢ ﺑﺮا
ھﺎ، ﮐﮫ ﻣﻤﮑﻦ  ﯿﻦو ﭘﺮوﺗﺌ
 یﺮھﺎﻣﺎرﮐاﺳﺖ ﺑﮫ ﻋﻨﻮان 
ﮐﺎر ﮐﻨﻨﺪ در  ﯿﻮﻟﻮژﯾﮑﯽﺑ
و ﻧﻘﺶ  ﯿﺸﺮﻓﺖ اﺳﺖﺣﺎل ﭘ
ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ در  ﯽﻣﮭﻤ
ﻧﯿﺰ ﺑﺎزی ﻣﯽ ﺗﻮﻣﻮر  ﻣﻠﮑﻮﻟﯽ
در ﺳـﺎل ھﺎي . (8)،ﮐﻨﺪ
اﺧﯿـﺮ ﺗﮑﻨﻮﻟـﻮژي ﻣـﺮﺑﻮط 
ﺑﮫ ﺗـﻮﺻــﯿﻒ ﻟﮑﮫ ھﺎي 
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻲ ﻧﻤﺎﯾﺎن ﺷﺪه ﺑﺮ 
ژل ھﺎي اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دو 
ﻌﮫ ﻗﺎﺑﻞ ـــﺑﻌﺪي، ﺗﻮﺳ
ﻣﻼﺣﻈﮫ اي ﯾﺎﻓﺘﮫ و ﺑﺎﻧﮏ 
ھﺎي اﻃﻼﻋﺎﺗﻲ ﻣﺘﻌﺪدي ﻧﯿﺰ 
در اﯾﻦ زﻣﯿﻨﮫ اﯾﺠﺎد و 
ﮔﺴﺘﺮش ﯾﺎﻓﺘﮫ اﺳﺖ ﮐﮫ ﺗﺄﺛﯿﺮ 
اﯾﻦ اﺑﺘﮑﺎرات ﺑﺮ ارﺗﻘﺎء 
ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮏ ﺑﺴﯿﺎر ﭼﺸﻤﮕﯿﺮ 
 زود ھﻨﮕﺎماﺳﺖ. ﺗﺸﺨﯿﺺ 
ﺑﯿﻤﺎري ھﺎ، ﯾﮑﻲ از 
آروزھﺎي دﯾﺮﯾﻨﮫ ﺑﺨﺶ 
ﺑﺎﻟﯿﻨﻲ اﺳﺖ ﮐﮫ ﻓﻨﺎوري 
ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﻲ ﺑﺎ ﻓﺮاھﻢ 
اﻣﮑﺎن، ﻧﻮﯾﺪ آوردن اﯾﻦ 
ﺑﺨﺶ درﻣﺎن ﺳﺮﯾﻊ و ﻣﺆﺛﺮ 
 ﺑﯿﻤﺎري ھﺎي ﻣﮭﻠﮏ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
اﺳﺘﻔﺎده از ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮏ 
و ﺑﺎﻧﮏ ھﺎي اﻃﻼﻋﺎﺗﻲ ﺑﮫ 
ﻣﻨﻈﻮر ﺗﻔﺴﯿﺮ ﯾﺎﻓﺘﮫ ھﺎي 
ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﻲ و ﻧﯿﺰ ﻓﺮاھﻢ 
آوردن اﻣﮑﺎن اﺳﺘﻔﺎده از 
دﺳﺘﺎوردھﺎي اﯾﻦ ﻓﻨﺎوري ﺑﮫ 
ﻃﻮر ﺷﮕﺮﻓﻲ در ﺣﺎل ﺗﻮﺳﻌﮫ 
آﻧﺎﻟﯿﺰ (. 9-31،)ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ
ھﺎی ﻋﻈﯿﻢ  آﻣﺎری داده
ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﯽ ﺑﺎ دارا ﺑﻮدن 
ﻣﺘﻐﯿﺮھﺎی زﯾﺎد ﻧﯿﺎز ﺑﮫ 
روش ھﺎي ﭼﻨﺪ ﻣﺘﻐﯿﺮه اﺳﺖ 
 ﮐﮫ اﻣﮑﺎن آﻧﺎﻟﯿﺰ آﻣﺎري ھﻢ
زﻣﺎن ﭼﻨﺪﯾﻦ ﻣﺘﻐﯿﺮ را 
ﻓﺮاھﻢ ﻣﻲ ﮐﻨﻨﺪ. در اﯾﻦ 
ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ﺑﺎ ﮐﻤﮏ روش ھﺎی 
آﻣﺎری ﺑﮫ  ﺑﺮرﺳﯽ و ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ 
ﭘﺮوﺗﺌﻮم ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺎﻟﻢ و 
ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ ﭘﺮداﺧﺘﮫ ﻣﯽ 
ﺪ ﮔﺎﻧﮫ ﺗﺎ ﺑﺎ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﭼﻨ ﺷﻮد
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ ﺑﺘﻮان اﻟﮕﻮھﺎی 
ﺠﺮ ﺑﮫ ـــﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ ﮐﮫ ﻣﻨ
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
.eciton siht tuohtiw selif FDP etareneg ot esnecil a esahcruP
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ﺖ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ و ـﺗﻤﺎﯾﺰ ﺑﯿﻦ ﺑﺎﻓ
ﻏﯿﺮ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﻣﯽ ﺷﻮد را 
 . ﭘﺎﯾﮕﺬاری ﻧﻤﻮد
 ﻣﻮاد و روش ھﺎ 
 ﻧﻤﻮﻧﮫ ﮔﯿﺮی
 ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺎﻟﻢ و ﺳﺮﻃﺎن
دارای زن  3 از ﺳﺮوﯾﮑﺲ
ﺿﺎﯾﻌﺎت ﺗﻨﺎﺳﻠﯽ ﻣﺸﮑﻮک ﺑﮫ 
ﺳﺮﻃﺎن ﮔﺮدن رﺣﻢ اﻧﺠﺎم 
ﺳﺮﻃﺎن اﺑﺘﻼ ﺑﮫ  .ﮔﺮﻓﺖ
ﺗﻮﺳﻂ ﻣﺘﺨﺼﺺ ﺳﺮوﯾﻜﺲ 
 زﻧﺎنﭘﺎﺗﻮﻟﻮژی و ﻣﺘﺨﺼﺺ 
ﻧﻤﻮﻧﮫ ھﺎ ﺑﮫ  .ﮔﺮدﯾﺪﺗﺎﯾﯿﺪ 
 ﻣﺎﯾﻊ ھﺎی ﻧﯿﺘﺮوژن ﺗﺎﻧﮏ
 اﻧﺘﻘﺎل داده ﺷﺪ.
 اﺳﺘﺨﺮاج ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ
اﺳﺘﺨﺮاج ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ از   
 ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺎﻟﻢ و ﺳﺮﻃﺎﻧﯽﻧﻤﻮﻧﮫ 
آن ھﺎ را ﮔﺮﻓﺖ. ﺻﻮرت 
ﺷﺴﺘﺸﻮ داده  SBPﺑﺎ دوﺑﺎر 
ﺗﺤﺖ ﺷﺮاﯾﻂ ﻧﯿﺘﺮوژن  ﺳﭙﺲﺷﺪ 
و  ﭘﻮدر ﺷﺪﻧﺪ ﮐﺎﻣﻼК  ﻣﺎﯾﻊ،
 02ﺑﮫ آن ھﺎ ﺑﺎﻓﺮ ﺳﺮد ﺗﺮﯾﺲ 
 Hp =7/5 ﻣﯿﻠﻲ ﻣﻮﻻر ﺑﺎ 
 2. اﯾﻦ ﺑﺎﻓﺮ ﺣﺎوي ﺷﺪاﺿﺎﻓﮫ 
ﻣﯿﻠﻲ ﻣﻮﻻر اﺗﯿﻠﻦ دي آﻣﯿﻦ 
ﻣﯿﻠﻲ ﻣﻮﻻر  1 ،1 ﺗﺘﺮا اﺳﺘﺎت
ﻓﻨﯿﻞ ﻣﺘﯿﻞ ﺳﻮل ﻓﻮﻧﯿﻞ 
ﻣﻮﻻر  0/23، 2 ﻓﻠﻮراﯾﺪ
ﺳﻮﮐﺮوز ﺑﮫ ھﻤﺮاه ﻣﺨﻠﻮﻃﻲ 
 01از آﻧﺘﻲ ﭘﺮوﺗﺌﺎزھﺎ ﺷﺎﻣﻞ)
اﺗﯿﻞ  -  Nﻣﯿﻠﻲ ﻣﻮﻻر 
ﻣﻮﻻر ﻣﯿﻠﻲ  2ﻣﺎﻟﻤﯿﺪ، 
 ﻣﯿﻠﻲ ﻣﻮﻻر 52اﯾﺪواﺳﺘﺎت، 
ﻣﯿﻠﻲ  21/5ﺑﻨﺰ آﻣﯿﺪﯾﻦ، 
آﻣﯿﻨﻮﮐﺎﭘﺮوﺋﯿﮏ -6ﻣﻮﻻر 
. ﻣﺨﻠﻮط اﺳﺖ اﺳﯿﺪ(
 03ﻣﺪت ﮫ ھﻤﻮژﻧﯿﺰه ﺷﺪه ﺑ
درﺟﮫ  01دﻗﯿﻘﮫ در دﻣﺎي 
 00021 gﮔﺮاد در  ﺳﺎﻧﺘﻲ
. ﻣﺎﯾﻊ روﺋﻲ ﺳﺎﻧﺘﺮﯾﻔﯿﻮژ ﺷﺪ
ﺗﻌﯿﯿﻦ ﻏﻠﻈﺖ  ﺟﮭﺖﺣﺎﺻﻠﮫ 
. ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ
ھﺎی دو ﮔﺮوه  ﻏﻠﻈﺖ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ
ﺑﮫ روش  ﻣﺎﯾﺸﯽآز
ﺳﻨﺠﺶ  دﻣﻮر، (41)،ﺑﺮادﻓﻮرد
 ﮔﺮﻓﺖ. ﻗﺮار
 اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪي 
 cirtcelE osI) FEI ،ﺑﻌﺪ اولدر 
از ﻧﻮارھﺎی ژﻟﯽ  ،(gnisucoF
در  (tnaidarG Hp dezilibomI) GPI
اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ  01ﺗﺎ  3 Hpرﻧﺞ 
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ درون دﺳﺘﮕﺎه  و
 Hpﺑﺴﺘﮫ ﺑﮫ  GPI
ﺮﯾﮏ ﺧﻮد روی ﻧﻮار اﯾﺰواﻟﮑﺘ
 ﻧﺪ.ﺗﻔﮑﯿﮏ ﺷﺪاﺳﺘﺮﯾﭗ 
ﺑﻌﺪ دوم ﺷﺎﻣﻞ ژل ﭘﻠﻲ   
 21آﻣﯿﺪ ﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ  آﻛﺮﯾﻞ
ﻣﯿﻠﻲ ﻟﯿﺘﺮ از  51درﺻﺪ ﺣﺎوي 
درﺻﺪ  03ﻣﺤﻠﻮل ذﺧﯿﺮه 
 )اﻛﺮﯾﻞ آﻣﯿﺪ ﺑﮫ ﻋﻼوه ﺑﯿﺲ
 92/2آﻛﺮﯾﻞ آﻣﯿﺪ ﺑﺎ ﻧﺴﺒﺖ 
 81/67درﺻﺪ(،  0/8درﺻﺪ ﺑﮫ 
ﯾﻮﻧﯿﺰه و  ﻣﯿﻠﻲ ﻟﯿﺘﺮ آب دي
ﻣﯿﻠﻲ ﻟﯿﺘﺮ ﺑﺎﻓﺮ ﺗﺮﯾﺲ  11/52
ﻣﯿﻜﺮوﻟﯿﺘﺮ  03و ھﻤﺮاه 
ﻣﯿﻜﺮوﻟﯿﺘﺮ  03و  DEMET
 .آﻣﻮﻧﯿﻢ ﭘﺮﺳﻮﻟﻔﺎت اﺳﺖ
 )reffub gninnuR(ﺑﺎﻓﺮ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز
ﺑﮫ ﺗﺎﻧﻚ ھﺎي ﺑﺎﻻ و ﭘﺎﺋﯿﻦ 
ﺷﻮد. اﯾﻦ ﺑﺎﻓﺮ  اﻓﺰوده ﻣﻲ
- ﻣﻮﻻر ﺗﺮﯾﺲ 0/520ﺷﺎﻣﻞ 
اﺳﯿﺪﻛﻠﺮﺋﯿﺪرﯾﻚ)ﯾﺎ ﺑﺎز(، 
 0/1ﻣﻮﻻر ﮔﻼﯾﺴﯿﻦ و  0/291
ﺑﺎﺷﺪ. در ﻧﮭﺎﯾﺖ  ﻣﻲ SDSدرﺻﺪ 
ﺑﺮﻗﺮاري ﺟﺮﯾﺎن،  ﭘﺲ از
ﺎن ﺮﯾــاﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز در ﺟ
ﻣﯿﻠﻲ  04ﻲ ــــاﻟ 03ﺛﺎﺑﺖ 
آﻣﭙﺮ ﺑﺮاي ھﺮ ﭘﻠﯿﺖ و ﺑﺎ 
 ﺳﯿﺴﺘﻢ ﺧﻨﻚ ﺷﺪه اﺳﺘﻔﺎده از
 درﺟﮫ ﺳﺎﻧﺘﻲ 9در دﻣﺎي 
رﻧﮓ  ﺮاد اﻧﺠﺎم ﮔﺮدﯾﺪ.ـــﮔ
آﻣﯿﺰي ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ ﺑﮫ روش 
 ﮐﻮﻣﺎﺳﯽ ﺑﻠﻮرﻧﮓ آﻣﯿﺰي   
اﺳﻜﻦ و  ژل ھﺎ واﻧﺠﺎم ﺷﺪ 
در و ﺷﺪ ﭘﺮدازش ﺗﺼﺎوﯾﺮ 
ﺑﺎ روش ھﺎي ﺑﯿﻮ ﻧﮭﺎﯾﺖ 
اﻓﺰار اﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﻜﻲ و ﻧﺮم 
ھﺎی آﻣﺎری ﻣﻮرد آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮑﯽ و آﻣﺎری 
 (51).ﻓﺖﻗﺮار ﮔﺮ
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
.eciton siht tuohtiw selif FDP etareneg ot esnecil a esahcruP
و  ﻣﺼﻄﻔﯽ رﺿﺎﯾﯽ ﻃﺎوﯾﺮاﻧﯽ -ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﺑﯿﺎﻧﯽ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ
 ھﻤﮑﺎران
581 
ھﺎی آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺗﺼﻮﯾﺮ ژل
 دوﺑﻌﺪی 
اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی ﻗﺎدر 
اﺳﺖ ﺻﺪھﺎ ﭘﻠﯽ ﭘﭙﺘﯿﺪ را از 
ﯾﮏ ﻣﺤﻠﻮل ﭘﺮوﺗﯿﺌﻨﯽ ﺑﺮ 
اﺳﺎس ﺑﺎر اﻟﮑﺘﺮﯾﮑﯽ و وزن 
ﺪا ـــھﺎ ﺟ ﻣﻮﻟﮑﻮﻟﯽ آن
ﻞ ـــﯽ ﻣﺮاﺣــﮐﻨﺪ. ﭘﺲ از ﻃ
ﮫ ﺑ ھﺎ  آﻣﯿﺰی، ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ رﻧﮓ
ھﺎﯾﯽ ﺑﺎ ﺻﻔﺎت و  ﺻﻮرت ﻟﮑﮫ
ھﺎی ﻇﺎھﺮی ﻣﺘﻔﺎوت  وﯾﮋﮔﯽ
ﻣﺎﻧﻨﺪ ﺷﮑﻞ، اﻧﺪازه و ﺷﺪت 
ﮔﺮدﻧﺪ. ﭘﺲ رﻧﮓ ﻧﻤﺎﯾﺎن ﻣﯽ
 از اﺳﮑﻦ ژل، اﺳﺘﺨﺮاج داده
ﺑﺎﻓﺖ ھﺎی ﻣﺮﺑﻮط ﺑﮫ ﻧﻤﻮﻧﮫ 
ﺑﺎ ﻧﺮم   ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺳﺎﻟﻢ و
 noN topS emaS sisenegorPاﻓﺰار 
ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﻣﻮرد  raeniL
ﺪاد ﻧﻘﺎط ﺗﻌ .ﮔﺮﻓﺖ
) ﻔﺎوت آن ھﺎﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻲ و ﺗ
ن( اﻓﺰاﯾﺶ و ﯾﺎ ﻛﺎھﺶ ﺑﯿﺎ
ﺗﻮﺳﻂ اﯾﻦ ﻧﺮم اﻓﺰار 
و ﺑﺎ آﻣﺎر ﭼﻨﺪ  ﺷﺪ آﻧﺎﻟﯿﺰ
 ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی وﻣﺘﻐﯿﺮه)
( اﺻﻠﯽ ﻣﻮﻟﻔﮫ آﻧﺎﻟﯿﺰ
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ از ﻧﻈﺮ ﺑﯿﺎن 
 ﻧﺪ.ﺪﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﺷ
 ﯾﺎﻓﺘﮫ ھﺎی ﭘﮋوھﺶ
ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻣﺎرﮐﺮھﺎی 
ﺗﺸﺨﯿﺼﯽ و درﻣﺎﻧﯽ و ﮐﺸﻒ 
زاﯾﯽ  ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ ھﺎی ﺑﯿﻤﺎری
از روی ﺑﯿﻮﻣﺎرﮐﺮھﺎی 
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ واﺣﺪ و ﮐﻤﭙﻠﮑﺲ 
ﺌﯿﻨﯽ ھﺪف ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت ھﺎی ﭘﺮوﺗ
ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﺲ اﺳﺖ. در اﯾﻦ 
دو ﮔﺮوه آزﻣﺎﯾﺸﯽ ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ 
ﻧﻤﻮﻧﮫ ﺑﺎﻓﺖ ﺳﺎﻟﻢ ﺑﮫ ﺷﺎﻣﻞ 
و ﻧﻤﻮﻧﮫ ﺑﺎﻓﺖ  ﮐﻨﺘﺮلﻋﻨﻮان 
آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮرد  ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ
و  ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﯽ
ﻗﺮار ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮑﯽ 
. آﻧﺎﻟﯿﺰ ژل ھﺎ ﺮﻓﺘﻨﺪـــﮔ
 sisenegorp  ﺑﺎ ﮐﻤﮏ ﻧﺮم اﻓﺰار
ﻧﻘﻄﮫ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﻲ  851tops emas
را ﻣﺸﺨﺺ ﮐﺮد ﻛﮫ ﺗﻌﺪادي از 
آن ھﺎ داراي اﻓﺰاﯾﺶ ﺑﯿﺎن 
و ﺗﻌﺪادی دارای ﮐﺎھﺶ ﺑﯿﺎن 
 در ﮔﺮوهﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ  91 ﺑﻮدﻧﺪ.
ﺑﯿﺸﺘﺮی ﺑﯿﺎن  دارای ﺳﺎﻟﻢ
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ داﺷﺘﻨﺪ در 
 81ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺣﺎﻟﯽ 
ﻻﺗﺮ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ دارای ﺑﯿﺎن ﺑﺎ
در . ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل داﺷﺘﻨﺪ
ﺗﺼﻮﯾﺮ آﻧﺎﻟﯿﺰ  1 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ
ژل اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی ﺑﺎ 
 tops emas sisenegorpﻧﺮم اﻓﺰار 
از ژل اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی 
ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ را ﻧﺸﺎن ﻣﯽ 
دھﺪ. ﻣﺤﺪوده ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ 
ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ اﺳﺖ 
ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﯿﺎن 
ﺑﺎﻻﺗﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل 
دارﻧﺪ و ﻣﺤﺪوده آﺑﯽ رﻧﮓ 
ﻣﯽ  ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ را ﻧﺸﺎن
دھﺪ ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﻧﺮﻣﺎل 
ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮی ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ 
ژل ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ دارﻧﺪ. 
دو ﮔﺮوه در ﺑﺴﯿﺎری از ھﺎی 
ﺗﻔﺎوت ﺑﯿﺎن دارای  ﺟﺎﯾﮕﺎه
 ﮐﮫ در ﺷﮑﻞ اﺳﺖدر ﻧﻘﺎط 
ﺗﻌﺪادی از آن ھﺎ  2 ﺷﻤﺎره
اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه و ﺑﮫ ﻧﻤﺎﯾﺶ 
ﮔﺬاﺷﺘﮫ ﺷﺪه اﺳﺖ. ﺗﻔﺎوت 
در  )50.0<P(ﻣﻌﻨﯽ داری ﺑﯿﺎﻧﯽ
ﺮوه ﺑﺎ ـــﺑﯿﻦ دو ﮔ
 AVONAﺎری ــآﻣﺎﻟﯿﺰ ـــآﻧ
ﺗﻌﯿﯿﻦ ﮔﺮدﯾﺪ و ﻣﯿﺰان 
ﺗﻐﯿﯿﺮ ﺑﯿﺎن ﺑﺮای ھﺮ ﻧﻘﻄﮫ 
ﻈﺮ ـــدر ﻧ 2>dloF ،در ﺷﮑﻞ
ﻧﺮم   ﮔﺮﻓﺘﮫ ﺷﺪه اﺳﺖ.
 ﺧﻮﺷﮫ tops emas sisenegorpاﻓﺰار 
ﺑﻨﺪي ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ ﺑﺮ اﺳﺎس 
ن ھﺎ را ﻣﻮرد ﻣﯿﺰان ﺑﯿﺎن آ
، ﺑﮫ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻗﺮار ﻣﯽ دھﺪ
ﻃﻮری ﮐﮫ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﻲ ﻛﮫ 
ﻨﺪی ﻣﯽ در ﯾﻚ ﺧﻮﺷﮫ دﺳﺘﮫ ﺑ
ﺷﻮﻧﺪ، داراي ﺑﯿﺎن ﻣﺸﺎﺑﮭﻲ 
ﺑﺎﺷﻨﺪ؛ ﺑﺪﯾﻦ ﻣﻌﻨﻲ ﻛﮫ 
ﺗﻐﯿﯿﺮ ﺑﯿﺎن ﯾﻜﺴﺎﻧﻲ را در 
ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ  ھﺎی ﺳﻠﻮل
دارﻧﺪ)ﺑﺎ ھﻢ اﻓﺰاﯾﺶ و ﯾﺎ 
ﻛﮫ ﻧﺘﺎﯾﺞ  ﻛﺎھﺶ ﻣﻲ ﯾﺎﺑﻨﺪ(
ﺣﺎﺻﻞ از اﯾﻦ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺧﻮﺷﮫ 
 3ﺷﻤﺎره  ﺑﻨﺪی، در ﺷﮑﻞ
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
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ﻣﺸﺎھﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد. ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ 
ھﺎی ﺑﯿﺎن ﺷﺪه ﺑﮫ دو ﺧﻮﺷﮫ 
 اﺻﻠﯽ دﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی ﺷﺪه اﻧﺪ.
اﻟﻒ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی  3 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ
 ﯽ ﮐﮫ در ﮔﺮوهﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾ
دارای ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮی ﮐﻨﺘﺮل 
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ 
ب  3 ﺷﻤﺎره و ﺷﮑﻞﺑﻮدﻧﺪ 
ﯽ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾ
ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ دارای  ﮔﺮوه ﮐﮫ در
ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل 
آﻧﺎﻟﯿﺰ  4 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ .ﺑﻮدﻧﺪ
آﻣﺎری ﭼﻨﺪ ﻣﺘﻐﯿﺮه دﯾﮕﺮی 
ﺑﮫ ﻧﺎم آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ 
را ﻧﺸﺎن ﻣﯽ دھﺪ ﮐﮫ ﺑﺮای 
ﺗﺎﯾﯿﺪ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی 
 4 ﺷﻤﺎره ﺻﻮرت ﻣﯽ ﮔﯿﺮد. ﺷﮑﻞ
اﻟﻒ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ 
 ﮔﺮوه ﺑﺮای ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی
ب  4 ﺷﻤﺎره ﺘﺮل و ﺷﮑﻞـــﮐﻨ
آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ ﺑﺮای 
 ﺳﺮﻃﺎﻧﯽﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی ﮔﺮوه 
 ﺪ.ﻨھرا ﻧﺸﺎن ﻣﯽ د
 
 






 tops emas sisenegorpآﻧﺎﻟﯿﺰ ژل اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی ﺑﺎ ﻧﺮم اﻓﺰار . 1ﺷﻤﺎره  ﺷﮑﻞ
ﺑﻌﺪی ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﻣﺤﺪوده ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ از ژل اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دو
  .ھﺎﯾﯽ اﺳﺖ ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل دارﻧﺪ
آﺑﯽ رﻧﮓ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ را ﻧﺸﺎن ﻣﯽ دھﺪ ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﻧﺮﻣﺎل ﺑﯿﺎن  ﻣﺤﺪوده
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ﺟﺎﯾﮕﺎه ﺗﻌﺪادی از ﻧﻘﺎط ﮐﮫ دارای ﺗﻔﺎوت ﻣﻌﻨﯽ داری ﺑﯿﺎﻧﯽ در  .2ﺷﻤﺎره  ﺷﮑﻞ 








ﺑﯿﺎن  ﮔﺮوه ﮐﻨﺘﺮل ﮐﮫ در )ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ(ﯽﯾﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ. اﻟﻒ 3 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ











ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﯿﺎن  ﮔﺮوهﮐﮫ در  )ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ(ﯽﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی . ب 3 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ










ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﮐﻨﺘﺮل  ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽآﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ  ﺑﺮای  .اﻟﻒ 4 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ
  ﺑﯿﺎن ﺑﯿﺸﺘﺮی ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ داﺷﺘﻨﺪ












ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ در ﮔﺮوه ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ ﺑﺮای   .ب 4 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ
 ﺑﯿﺎن ﺑﯿﺸﺘﺮی ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﮐﻨﺘﺮل داﺷﺘﻨﺪ
ﺑﯿﺎن ﺷﺪه  ﺳﺮﻃﺎﻧﯽاﻋﺪاد ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ ﻧﻘﺎط ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ ھﺴﺘﻨﺪ ﮐﮫ در ﮔﺮوه  
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 و ﻧﺘﯿﺠﮫ ﮔﯿﺮی ﺑﺤﺚ
ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ، دوﻣﯿﻦ 
در  ﺳﺮﻃﺎن ﻣﺮﮔﺒﺎر ﺑﯿﻦ زﻧﺎن
ﮐﺸﻮر ھﺎی در ﺣﺎل ﺗﻮﺳﻌﮫ و 
ھﻔﺘﻤﯿﻦ در ﮐﺸﻮرھﺎی 
ﮐﮫ ، (61)،ﺳﺖﭘﯿﺸﺮﻓﺘﮫ ا
اﻣﺮوزه ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪه، ﻋﺎﻣﻞ 
وﯾﺮوس  اﺻﻠﻲ اﺑﺘﻼ ﺑﮫ آن
اﺳﺖ  )VPH(ﭘﺎﭘﯿﻠﻮﻣﺎي اﻧﺴﺎﻧﻲ
ﻧﻮع از آن  001ﮐﮫ ﺑﯿﺶ از 
ﻧﻮع آن  51 ووﺟﻮد دارد 
ﻣﻮﺟﺐ ﺑﺮوز ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ 
اﯾﻦ وﯾﺮوس، د. ﺷﻮ ﻣﻲرﺣﻢ 
ﻋﺎﻣﻞ اﺻﻠﻲ اﺑﺘﻼ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎن 
دو ژن  .(71)،دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ اﺳﺖ
، ھﻤﻮاره 7Eو  6E ﯾﺮوﺳﯽ،و
ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ  یدر ﺳﻠﻮل ھﺎ
ﺷﻮد.  ﯽﻣ ﯿﺎنﻣﺜﺒﺖ ﺑ VPHرﺣﻢ 
 ﺑﺎﻋﺚھﺎ  آن ﯽﻣﺤﺼﻮﻻت ژﻧ
ژن ﻓﻌﺎل ﮐﺮدن  ﯿﺮﻏ
 و 35Pﺗﻮﻣﻮر  ﻣﮭﺎرﮐﻨﻨﺪه
 ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ
ﻣﯽ (، BRp)ﯿﻨﻮﺑﻼﺳﺘﻮﻣﺎرﺗ
 6E ﯾﻦ،. ﻋﻼوه ﺑﺮ اﺷﻮﻧﺪ
 ﯾﻢآﻧﺰ ﺷﺪنﻓﻌﺎل  ﺎﻋﺚﺑ
 ﺑﺎ 7Eو  6Eو ﺷﺪه  ﺗﻠﻮﻣﺮاز
ﺳﻠﻮل  ﻣﻨﺠﺮ ﺑﮫ ﻧﺎﻣﯿﺮاﯾﯽ ھﻢ
ﯿﺎل ﻣﯽ ﺗﻠ ﯽاﭘ یھﺎ
ﺑﮫ در اﯾﻦ ﺗﺤﻘﯿﻖ . (3)،ﺷﻮﻧﺪ
ﻮم دو ﺑﺎﻓﺖ ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ ﭘﺮوﺗﺌ
ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل و ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ 
ﻣﻨﻈﻮر ﯾﺎﻓﺘﻦ اﺧﺘﻼف دو 
ﺑﺎﻓﺖ در ﺳﻄﺢ ﭘﺮوﺗﺌﻮم و 
دﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی اﯾﻦ ﺗﻔﺎوت ھﺎ 
از ﻃﺮﯾﻖ آﻧﺎﻟﯿﺰھﺎي 
و ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﻜﻲ 
ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮑﯽ ﭘﺮداﺧﺘﮫ 
ﺗﻐﯿﯿﺮات ﺑﯿﺎن در  .ه اﺳﺖﺷﺪ
ﺳﻄﺢ ﭘﺮوﺗﺌﻮم ﺑﺎ ﮐﻤﮏ ﺗﮑﻨﯿﮏ 
ژل اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز دوﺑﻌﺪی 
ﻣﻮرد آﻧﺎﻟﯿﺰ ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﯽ 
ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. اﻣﺮوزه 
اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار ھﺎی 
آﻧﺎﻟﯿﺰ ژل ﮐﻤﮏ 
ﺑﯿﻮاﻧﻔﻮرﻣﺎﺗﯿﮏ را در ﺳﺎده 
ﻧﻤﻮدن آﻧﺎﻟﯿﺰ داده ھﺎی 
ﺌﻮﻣﯿﮑﯽ اﻣﺮی ﭘﺮوﺗ
ﺮ ـﺬﯾـــﺎب ﻧﺎﭘـــاﺟﺘﻨ
ﻤﻮده اﺳﺖ. ﭘﯿﺸﺮﻓﺖ ـــﻧ
ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ در ﺳﻄﺢ ﻧﺮم 
اﻓﺰاری ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﮫ اﺳﺖ 
آﻧﺎﻟﯿﺰ ھﺎی آﻣﺎری ﭼﻨﺪ 
ﺎی ــﻣﺘﻐﯿﺮه را در داده ھ
ﭼﻨﺪ ﺑﻌﺪی ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﯽ 
ﺗﺴﮭﯿﻞ ﻧﻤﻮده اﺳﺖ. در اﯾﻦ 
ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ژل ھﺎی اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز 
ﻔﺎده ــﺪی ﺑﺎ اﺳﺘـــدوﺑﻌ
 emas sisenegorpاز ﻧﺮم اﻓﺰار 
ﻣﻮرد آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻗﺮار  tops
از  1 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ ﮔﺮﻓﺘﻨﺪ ﮐﮫ
ﻧﻈﺮ ﻇﺎھﺮی ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ را 
ﺑﮫ دو ﮔﺮوه دﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی 
ﻧﻤﻮده اﺳﺖ. دﺳﺘﮫ ای ﮐﮫ در 
ﮔﺮوه ﺳﺎﻟﻢ دارای ﺑﯿﺎن 
ﺑﺎﻻﺗﺮی ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ 
ﮔﺮوه ﺑﻮدﻧﺪ و دﺳﺘﮫ دوم در 
ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ دارای ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮی 
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل ﺑﻮدﻧﺪ. 
ی ﺗﻌﺪادی از ﺗﻔﺎوت ھﺎ
ﺑﯿﺎﻧﯽ ﺑﯿﻦ ﻧﻘﺎط در ﺳﻄﺢ ژل 
در  ﺑﺎ ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ دو ﮔﺮوه،ھﺎ 
ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه  2 ﺷﻤﺎره ﺷﮑﻞ
آﻧﺎﻟﯿﺰ  ﻧﺘﺎﯾﺞ .اﺳﺖ
 851د ﮐﮫ ﻧﺸﺎن دا ﭘﺮوﺗﺌﻮم
ﻧﻘﻄﮫ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ در دو ﮔﺮوه 
ﮐﮫ ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ  آﺷﮑﺎر ﺷﺪه اﺳﺖ
در ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﯿﻦ ﮐﻨﺘﺮل و 
ﯿﻨﯽ ﺣﮑﺎﯾﺖ ﺌﺳﻄﺢ ﺑﯿﺎن ﭘﺮوﺗ
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ 91ﺑﺎﻻﺗﺮ  از ﺑﯿﺎن
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ  81و  در ﮔﺮوه ﺳﺎﻟﻢ
 اﺳﺖ.ﺎﻧﯽ ـــدر ﮔﺮوه ﺳﺮﻃ
 iM uSدر ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ای ﮐﮫ ﺗﻮﺳﻂ 
 5002و ھﻤﮑﺎراﻧﺶ در ﺳﺎل  eaB
ﺑﺮ روی ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ 
 53در ﻣﺠﻤﻮع  هاﻧﺠﺎم ﺷﺪ
 داده ﺷﺪ ﯿﺺﺗﺸﺨ ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ
اﻓﺰاﯾﺶ ﺑﯿﺎن  ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ 71 ﮐﮫ
ﮐﺎھﺶ ﺑﯿﺎن  ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ 81و 
و  uhZ gnoiqeuX. (81)،داﺷﺘﻨﺪ
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
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و  ﻣﺼﻄﻔﯽ رﺿﺎﯾﯽ ﻃﺎوﯾﺮاﻧﯽ -ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﺑﯿﺎﻧﯽ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ
 ھﻤﮑﺎران
981 
 ﯾﺴﮫﻣﻘﺎھﻤﮑﺎراﻧﺶ ﻧﯿﺰ ﺑﺎ 
در ﺳﺮﻃﺎن  ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ یاﻟﮕﻮھﺎ
دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ ﺑﺎ  ﯽﺳﻨﮕﻔﺮﺷ
ﻧﺸﺎن  رﺣﻢ ﺑﺎﻓﺖ ﻧﺮﻣﺎل ﮔﺮدن
 ﯽﯿﻨﭘﺮوﺗﺌﻟﮑﮫ  55ﺪ ﮐﮫ ﻧددا
 ﯿﯿﺮﺗﻐ ﯽﺑﮫ ﻃﻮر ﻗﺎﺑﻞ ﺗﻮﺟﮭ
 یﻟﮑﮫ ھﺎ 42ﮐﺮده اﺳﺖ، ﮐﮫ 
ﻣﻮزون  ﺑﮫ ﻃﻮر ﯿﻨﯽﭘﺮوﺗﺌ
 ﻟﮑﮫ 13و  ﯾﺎﻓﺘﮫ ﯾﺶاﻓﺰا
ﺶ ــﺑﺎ ﺷﺪت ﮐﺎھ ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ
ﺎوت ـــﺗﻔ .(91)،ﯾﺎﻓﺘﮫ اﺳﺖ
ﻣﻌﻨﯽ دار ﺑﯿﺎن ژن در ﺑﯿﻦ 
دو ﯾﺎ ﺗﻌﺪاد ﺑﯿﺸﺘﺮی از 
 ﺷﺮاﯾﻂ ﺟﮭﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ژن
ﺎن ﺑﺎﻻﯾﯽ ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ دارای ﺑﯿ
 )درﺑﯿﻤﺎری ﺧﺎصدر ﯾﮏ ﺣﺎﻟﺖ 
ﻣﻘﺎﺑﻞ ﻧﺮﻣﺎل و 
ﻂ ﻏﯿﺮ ﺑﯿﻤﺎری( ـــﺮاﯾـــﺷ
اﺳﺘﻔﺎده ﻣﯽ ﺷﻮد.  ھﺴﺘﻨﺪ،
ارﺗﺒﺎﻃﺎت ﺑﺮ ﭘﺎﯾﮫ ﺳﻄﻮح 
زﻣﺎن ﺑﺎﻋﺚ ﺗﺴﺨﯿﺮ  ﺑﯿﺎن ھﻢ
ﺗﻤﺎﯾﻞ ﮐﻠﯽ ﺑﺮای ﯾﮏ ﺟﻔﺖ ﯾﺎ 
ھﺎ ﮐﮫ دارای  ﮔﺮوھﯽ از ژن
ﺳﻄﻮح ﺑﯿﺎن ﻣﺸﺎﺑﮫ در آن 
ﺷﺮاﯾﻂ ھﺴﺘﻨﺪ اﯾﺠﺎد ﻣﯽ 
ﯾﮏ  ﮐﻨﺪ)ﺳﻄﺢ ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻ در
ﭘﺎﯾﯿﻦ ﻣﺠﻤﻮﻋﮫ از ﺷﺮاﯾﻂ و 
و ﻣﯽ  در ﮔﺮوھﯽ دﯾﮕﺮ(
ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﮫ ﻃﻮر واﺿﺢ 
ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ ﻏﺎﻟﺐ را از اﯾﻦ 
 (02-12).ﻃﺮﯾﻖ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻧﻤﻮد
 tops emas sisenegorpﻧﺮم اﻓﺰار 
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪي  ﯽ،ـــھﻤﺒﺴﺘﮕ
ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ ﺑﺮ اﺳﺎس ﻣﯿﺰان 
ﺑﯿﺎن آن ھﺎ را ﻣﻮرد 
آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻗﺮار ﻣﯽ دھﺪ، ﺑﮫ 
ﯾﻲ ﻛﮫ ﻃﻮری ﮐﮫ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ
در ﯾﻚ ﺧﻮﺷﮫ دﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی ﻣﯽ 
، داراي ﺑﯿﺎن ﻣﺸﺎﺑﮭﻲ ﺷﻮﻧﺪ
ﺑﺪﯾﻦ ﻣﻌﻨﻲ ﻛﮫ ﻣﯽ ﺑﺎﺷﻨﺪ، 
ﺗﻐﯿﯿﺮ ﺑﯿﺎن ﯾﻜﺴﺎﻧﻲ را در 
ﺣﺎﻟﺖ ﺳﻠﻮﻟﯽ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ 
دارﻧﺪ)ﺑﺎ ھﻢ اﻓﺰاﯾﺶ و ﯾﺎ 
 ﻛﺎھﺶ ﻣﻲ ﯾﺎﺑﻨﺪ(. در ﺷﮑﻞ
اﻟﻒ و ب آﻧﺎﻟﯿﺰ  3ﺷﻤﺎره 
ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی، ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ را 
 دوﺎن ﺑﮫ ـــاز ﻧﻈﺮ ﺑﯿ
ﯽ ﺗﻘﺴﯿﻢ ـــﻮﺷﮫ اﺻﻠــﺧ
ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﻧﻤﻮده اﺳﺖ. 
ﮐﮫ در ﮔﺮوه  ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ
ﮐﻨﺘﺮل ﺑﯿﺎن ﺑﯿﺸﺘﺮی ﻧﺴﺒﺖ 
ﺑﮫ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ داﺷﺘﻨﺪ ﺑﺎ رﻧﮓ 
اﻟﻒ  3 ﺷﻤﺎره ﻗﺮﻣﺰ در ﺷﮑﻞ
 ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه و در ﺷﮑﻞ
ﺎی ـــب ﻧﯿﺰ ﺧﻮﺷﮫ ھ 3 ﺷﻤﺎره
ﺮﻣﺰ رﻧﮓ ﮐﮫ ـــﻗ
ﺮ ﺑﯿﺎن ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ ــــﺑﯿﺎﻧﮕ
ھﺎﯾﯽ اﺳﺖ ﮐﮫ در ﺑﺎﻓﺖ 
ﺖ ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﺗﺮی ﻧﺴﺒ
اﺑﺰار ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل داﺷﺘﻨﺪ. 
ھﺎي ﺑﺴﯿﺎري ﺑﺮاي ﺗﺤﻠﯿﻞ 
ﻣﺠﻤﻮﻋﮫ ھﺎي ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ 
دارﻧﺪ، اﻣﺎ اﻏﻠﺐ آن  وﺟﻮد
ھﺎ ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺣﺎﺻﻠﮫ را در ﯾﻚ 
ﺗﺼﻮﯾﺮ ﺳﺎده و ﺷﻔﺎف و ﻗﺎﺑﻞ 
 ﺗﻔﺴﯿﺮ اراﺋﮫ ﻧﻤﻲ دھﻨﺪ.
اﯾﻦ  ھﺪف از ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی در
ﺑﺮ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪي ﺗﺤﻘﯿﻖ ﺑﺮرﺳﯽ 
اﺳﺎس ﻣﯿﺰان ﺑﯿﺎن ﺑﻮد. 
ﻨﺪی ﺑﺮ ـــﺧﻮﺷﮫ ﺑ
ﺎس ﺑﯿﺎن، ﻧﺸﺎن ـــــاﺳ
دھﻨﺪه وﺟﻮد ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎﯾﯽ 
اﺳﺖ ﮐﮫ ﻣﯽ ﺗﻮاﻧﻨﺪ واﺑﺴﺘﮕﯽ 
ﻟﻮژﯾﮏ  ﻧﺴﺒﺖ ﺑﮫ ھﻢ ﺑﯿﻮ
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت داﺷﺘﮫ ﺑﺎﺷﻨﺪ. 
ﭘﯿﺸﯿﻦ ﻧﯿﺰ ﮐﮫ ﺑﺎ ﮐﻤﮏ اﯾﻦ 
ﺰار ﺑﮫ ـــﺮم اﻓـــﻧ
ﯿﺰ ژل ھﺎی دوﺑﻌﺪی ـــآﻧﺎﻟ
ﭘﺮداﺧﺘﮫ اﻧﺪ ﻧﯿﺰ ﻧﺘﺎﯾﺞ 
ﻣﺸﺎﺑﮭﯽ را ﻧﺸﺎن ﻣﯽ دھﻨﺪ و 
ﺑﯿﺎن ﻣﯽ ﮐﻨﻨﺪ ﮐﮫ ﭘﺮوﻓﺎﯾﻞ 
اﻋﻀﺎی ﯾﮏ ﺑﯿﺎﻧﯽ ﻣﺸﺎﺑﮫ 
ﺧﻮﺷﮫ دارای ﺗﻔﺴﯿﺮ 
- 32).ﺑﯿﻮﻟﻮژﯾﮑﯽ ﻣﻨﻄﻘﯽ اﺳﺖ
 (22
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﺘﻌﺪدی ﺑﮫ 
ﯾﻨﺪھﺎی اﺟﺴﺘﺠﻮ و ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ﻓﺮ
ھﺎی  دﺳﺘﮫﺳﻠﻮﻟﯽ در ﺳﻄﺢ 
ژﻧﯽ  ﺑﺮ ﺧﻼف ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ﺗﮏ 
 ﺘﻨﺪ. اﻣﺮوزه،ـــژﻧﯽ ﭘﺮداﺧ
ھﺪف از ﯾﮏ آزﻣﺎﯾﺶ ﺗﻌﯿﯿﻦ 
ھﺎ ﺑﺎ  ﮔﺮوه ھﺎﯾﯽ از ژن
ﺳﻄﻮح ﺑﯿﺎن ﻣﺸﺎﺑﮫ ﺗﺤﺖ 
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
.eciton siht tuohtiw selif FDP etareneg ot esnecil a esahcruP
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ھﺎی ژﻧﯽ  ﮔﺮوه ﺷﺮاﯾﻂ اﺳﺖ.
ﺷﻨﺎﺧﺘﮫ ﺷﺪه ﺑﺮ ﺑﺮﻧﺎﻣﮫ ھﺎی 
 ﻣﯽ ﺗﻨﻈﯿﻤﯽ ﻣﺘﻤﺎﯾﺰی دﻻﻟﺖ
ﮐﻨﻨﺪ و اﻏﻠﺐ ﺑﮫ ﺧﻮﺑﯽ 
ﺲ ھﺎی ــــﻠﻣﺴﯿﺮھﺎ و ﮐﻤﭙ
ﺎن ـــﻨﯽ را ﻧﺸـــﭘﺮوﺗﺌﯿ
(. ﯾﮏ ﻃﯿﻒ 42-52)،ﻣﯽ دھﻨﺪ
وﺳﯿﻌﯽ از روش ھﺎ ﺑﺮای 
ھﺎی ژﻧﯽ ﺑﺎ  دﺳﺘﮫﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ 
اﺳﺘﻔﺎده از داده ھﺎی 
 ﺑﮫ ﮐﺎر ژﻧﻮﻣﯽ و ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯽ
ﺮﻓﺘﮫ ﺷﺪه اﺳﺖ. از ـــﮔ
اﯾﻦ روش ھﺎ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﺟﻤﻠﮫ 
ھﺎی ژﻧﯽ ﺑﺎ روش ﺧﻮﺷﮫ  دﺳﺘﮫ
ﯾﮑﯽ اﺳﺖ.  ﺑﻨﺪی ﺑﺮدار ژﻧﯽ
از روش ھﺎی ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی 
ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی  ﺑﺮدار ژﻧﯽ،
اﺗﺒﯽ اﺳﺖ. در  ﺳﻠﺴﻠﮫ ﻣﺮ
، اﯾﻦ ﻧﻮع ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی
ھﺎ ﺑﮫ  ارﺗﺒﺎط ﺑﯿﻦ ژن
وﺳﯿﻠﮫ ﯾﮏ درﺧﺖ ﻧﺸﺎن داده 
ﻣﯽ ﺷﻮد ﮐﮫ ﻃﻮل ﺷﺎﺧﮫ ھﺎ 
اﻧﻌﮑﺎﺳﯽ از درﺟﮫ ﺷﺒﺎھﺖ 
اﺳﺖ ﮐﮫ ﺑﯿﻦ ﺑﺮدارھﺎی ژﻧﯽ 
ﺑﮫ وﺳﯿﻠﮫ روش ﻧﻤﺮه دھﯽ 
ﻣﺎﻧﻨﺪ ﺿﺮﯾﺐ ھﻤﺒﺴﺘﮕﯽ 
دﺳﺖ ﻣﯽ آﯾﺪ. ﮫ ﭘﯿﺮﺳﻮن ﺑ
ﺧﻮﺷﮫ  ﯾﮕﺮدروش ھﺎی ﻋﻤﻮﻣﯽ 
 snaem-kﺑﻨﺪی ﺷﺎﻣﻞ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی 
اﺳﺖ ﮐﮫ ﯾﮏ روش ﺗﻔﮑﯿﮏ 
ﮐﻨﻨﺪه ﺟﺰﯾﯽ اﺳﺖ. روش 
ھﺎ را ﺑﮫ  ﺎﯾﯽ ﮐﮫ ژنـــھ
ﺧﻮﺷﮫ ھﺎﯾﯽ از ﯾﮏ 
ﻂ ــزﯾﺮﻣﺠﻤﻮﻋﮫ از ﺷﺮاﯾ
ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻣﯽ ﮐﻨﺪ ﺑﮫ روش 
( gniretsulcibﺮﯾﻨﮓ)دو ﮐﻼﺳﺘ یھﺎ
ﺮﯾﻨﮓ دو ــــﯾﺎ ﮐﻼﺳﺘ
ﭼﻨﯿﻦ  ﺮﻓﮫ ﻣﻌﺮوف اﺳﺖ.ـــﻃ
روش ھﺎﯾﯽ در ﺑﮫ دام 
ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ ﺗﺤﺖ ﯾﮏ  اﻧﺪازی ژن
ﺷﺮاﯾﻂ ﺧﺎص ھﻢ ﺑﯿﺎن ھﺴﺘﻨﺪ 
ﭼﻨﯿﻦ ﻗﺎدر  ﻣﻮﺛﺮ اﺳﺖ و ھﻢ
ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ در  ﺑﮫ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ژن
ﭼﻨﺪ ﻣﺴﯿﺮ ﺣﻀﻮر دارﻧﺪ ﻧﯿﺰ 
ھﺎی  (. روش72-82)،ھﺴﺘﻨﺪ
ﮔﻔﺘﮫ  ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﺑﺮدار ژﻧﯽ
ﺑﮫ ﻋﻨﻮان روش ھﺎی  هﺷﺪ
ﻣﯽ ﺑﺪون ﻧﺎﻇﺮ دﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی 
روش ھﺎی ﺗﺤﺖ ﻧﻈﺎرت  ﺷﻮﻧﺪ.
ھﺴﺘﻨﺪ ﮐﮫ  ﯾﮏ ﮐﻼس ﺟﺪا
اﻃﻼﻋﺎت ﺑﯿﻮﻟﻮژی ﻗﺒﻠﯽ 
ﻣﺎﻧﻨﺪ اﻧﻮاع اﯾﻨﺘﺮﮐﺸﻦ ھﺎ 
و ﻣﺴﯿﺮھﺎی ﺑﯿﻮﻟﻮژﯾﮏ 
ﺷﻨﺎﺧﺘﮫ ﺷﺪه در آن ﺷﺮﮐﺖ 
دارﻧﺪ. اﯾﻦ روش ھﺎ ﯾﮏ راه 
ﻣﻔﯿﺪ در ﺗﺮﮐﯿﺐ داده ھﺎی 
ﺑﺎ دﯾﮕﺮ اﻃﻼﻋﺎت  ﺑﯿﺎن ژﻧﯽ
ﭼﻨﯿﻦ  ھﺎ ھﻢ آناﻣﺎ  ھﺴﺘﻨﺪ،
ﺪود ـــﻣﯽ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ﺑﺎﻋﺚ ﻣﺤ
ﺷﺪن ﮐﺸﻒ ھﺎی ﺟﺪﯾﺪ ﺑﺎ 
ﺗﻤﺮﮐﺰ ﺑﺮ روی ارﺗﺒﺎﻃﺎت 
ﺑﯿﻮﻟﻮژﯾﮑﯽ ﭘﺎﯾﮫ ﮔﺬاری ﺷﺪه 
ﮐﮫ  ﻣﻮﺟﻮد ﺷﻮﻧﺪ. ﺑﯿﺸﺘﺮ اﯾﻦ
روش ھﺎی ﺗﺤﺖ ﻧﻈﺎرت ﺑﮫ 
ﺘﮫ ـــﻮر ﺑﺎﻻﯾﯽ واﺑﺴـــﻃ
ﮐﯿﻔﯿﺖ داده ھﺎﯾﯽ ھﺴﺘﻨﺪ  ﺑﮫ
ﮐﮫ آﻣﻮزش دﯾﺪه اﻧﺪ. ﺑﺎ 
اﯾﻦ ﺣﺎل روش ھﺎی ﮐﻼﺳﺘﺮﻧﯿﮓ 
ت ﺛﺎﺑﺖ ﺷﺪه ﮐﮫ ﺗﺤﺖ ﻧﻈﺎر
ﺑﺮای ﮐﺸﻒ ارﺗﺒﺎﻃﺎت ﺟﺪﯾﺪ 
ﯾﻨﺪھﺎی اھﺎ و ﻓﺮ ﺑﯿﻦ ژن
ﺑﯿﻮﻟﻮژﯾﮏ ﺷﻨﺎﺧﺘﮫ ﺷﺪه ﻣﻔﯿﺪ 
 ھﺴﺘﻨﺪ.
  tops emas sisenegorpﻧﺮم اﻓﺰار 
آﻧﺎﻟﯿﺰ آﻣﺎری ﭼﻨﺪ ﻣﺘﻐﯿﺮه 
دﯾﮕﺮی ﺑﮫ ﻧﺎم آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ﺑﺮای  (ACP)ﻣﻮﻟﻔﮫ اﺻﻠﯽ
ﺗﺎﯾﯿﺪ آﻧﺎﻟﯿﺰ ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی 
 ﮐﮫ ﺷﮑﻞ دھﺪاﻧﺠﺎم ﻣﯽ 
اﯾﻦ اﻟﻒ و ب  3 ﺷﻤﺎره
آﻧﺎﻟﯿﺰ را ﺑﺮ روی ﭘﺮوﺗﺌﻮم 
ﻣﯽ ﻧﺸﺎن دو ﮔﺮوه آزﻣﺎﯾﺸﯽ 
 اﺻﻠﯽﻣﻮﻟﻔﮫ آﻧﺎﻟﯿﺰ . دھﺪ
ﺗﺮﯾﻦ  ﺟﮭﺖ ﺗﻮﻟﯿﺪ ﺳﺎده
 ﻧﻤﺎﯾﺶ ﮔﺮاﻓﯿﮑﯽ از داده
ھﺮ در ھﺎی ﭼﻨﺪ ﺑﻌﺪی اﺳﺖ. 
دو ﺷﮑﻞ ﺟﺎﯾﮕﺎه ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ 
ھﺎی ھﺮ دو ﮔﺮوه را ﻧﺸﺎن 
ﻣﯽ دھﺪ و ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ اﯾﻦ اﺳﺖ 
ﻣﺘﻤﺎﯾﻞ  ﯾﯽ ﮐﮫﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎ
ھﺎی  ﻮﺷﮫﺳﻤﺖ ھﺴﺘﻨﺪ ﺧﯾﮏ ﺑﮫ 
. ﻣﺸﺘﺮک زﯾﺎدی ﺑﺎ ھﻢ دارﻧﺪ
ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ اﯾﻦ   ACPاز ﻃﺮﻓﯽ 
 دهدر دا reiltuoھﯿﭻ اﺳﺖ ﮐﮫ 
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
.eciton siht tuohtiw selif FDP etareneg ot esnecil a esahcruP
و  ﻣﺼﻄﻔﯽ رﺿﺎﯾﯽ ﻃﺎوﯾﺮاﻧﯽ -ﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪی ﺑﯿﺎﻧﯽ ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ ھﺎی ﺳﺮﻃﺎن دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ
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 ھﺎ هﺪارد و دادﻧوﺟﻮد  ھﺎ
-ﺑﺮ ﻃﺒﻖ ﺷﺮاﯾﻂ آزﻣﺎﯾﺶ ﺧﻮﺷﮫ
 ACP .اﻧﺪﺷﺪه ﺑﻨﺪی 
ﮐﺎرﺑﺮدھﺎی زﯾﺎدی در داده 
ھﺎی ﭼﻨﺪ ﺑﻌﺪی ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﯽ 
 ACPدارد. ﻧﺘﺎﯾﺞ آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ﭘﺮاﮐﻨﺪﮐﯽ اﻋﻀﺎ ھﺮ ﺧﻮﺷﮫ در 
ار را ﻧﺸﺎن ﯾﮏ ﺑﺮد اﻃﺮاف
و ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ اﯾﻦ اﺳﺖ  ﻣﯽ دھﺪ
ﮐﮫ ﻧﻘﺎط ﻧﺰدﯾﮏ ﺑﮫ ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ 
ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﮫ ﯾﮏ ﮐﻼس ھﺴﺘﻨﺪ ﮐﮫ 
در ﭘﺮوﺗﺌﻮﻣﯿﮑﺲ ﺗﻨﻮع را در 
ﺑﯿﻦ ﻣﺠﻤﻮﻋﮫ داده ﻣﯽ ﺗﻮاﻧﺪ 
ھﺮ  ءدﺳﺘﮫ ﺑﻨﺪی ﮐﻨﺪ و اﻋﻀﺎ
دﺳﺘﮫ را ﻧﯿﺰ ﻣﺸﺨﺺ ﻧﻤﺎﯾﺪ. 
از ﻃﺮﻓﯽ اﮔﺮ ﮔﻮﻧﮫ ھﺎی 
ﻣﺘﻔﺎوﺗﯽ از داده ﻣﻮرد 
اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﯿﺮد ﻣﯽ 
ﮫ ھﺎی ھﺮ ﮔﻮﻧﮫ ﺗﻮاﻧﺪ ﺧﻮﺷ
را ﻧﯿﺰ ﻣﺸﺨﺺ ﻧﻤﺎﯾﺪ و ﻧﺸﺎن 
دھﺪ ﮐﮫ ھﻤﮫ ﻧﻤﻮﻧﮫ ھﺎی ﯾﮏ 
ﮏ ــــﺮاف ﯾـﮔﻮﻧﮫ در اﻃ
ﺢ ـــــﺑﺮدار واﺿ
 ﺮﻧﺪ وــــﺮار ﻣﯽ ﮔﯿـــــﻗ
ﺎ ﺑﮫ ــــﮫ ھــــھﻤﮫ ﺧﻮﺷ
ﺰدﯾﮏ ــــھﻢ ﻧ
  .B.J ,kcilluM.(92،82،)ﻨﺪــــھﺴﺘ
در  0102و ھﻤﮑﺎراﻧﺶ در ﺳﺎل 
 ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ ای ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از 
 یﺧﻮﺷﮫ ﺑﻨﺪ یھﺎ ﯿﮏو ﺗﮑﻨ ACP
 یﻃﺒﻘﮫ ﺑﻨﺪ ﺑﮫ یﻓﺎز
 یﺑﺎﻓﺖ ھﺎ ﯿﻦﭘﺮوﺗﺌ ﻞﺎﯾﭘﺮوﻓ
ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺗﺨﻤﺪان، دھﺎﻧﮫ رﺣﻢ، 
و  ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ ﺳﺮﻃﺎن دھﺎن
اﻣﯿﺪوارﻧﺪ ﻼم ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﮐﮫ اﻋ
 روش ﺳﻨﺠﯽ اﯾﻦ اﻋﺘﺒﺎرﺑﺎ 
زود  ﯿﺺﺗﺸﺨ یﺑﺮا ﺑﺘﻮانھﺎ 
ﻣﺨﺘﻠﻒ در  یھﻨﮕﺎم ﺳﺮﻃﺎن ھﺎ
و  ﯿﺖﺑﺎ ﺣﺴﺎﺳ ﯾﻂﺗﻤﺎم ﺷﺮا
اﺳﺘﻔﺎده  ﺑﺎﻻ اﺧﺘﺼﺎﺻﯿﺖ
در ﻣﻄﺎﻟﻌﮫ . (03)،ﻧﻤﻮد
 ﯾﻞﭘﺮوﻓﺎ ACPدﯾﮕﺮی 
 ﯽﺑﺎﻓﺘ یھﺎ ﻧﻤﻮﻧﮫ ﯿﻨﯽﭘﺮوﺗﺌ
ﺳﺮوﯾﮑﺲ ﻧﺸﺎن داد ﮐﮫ ﯾﮏ 
 ﯿﺼﯽﺧﻮب ﺗﺸﺨ ﺑﺴﯿﺎرروش 
ﻣﺤﺴﻮب ﻣﯽ ﮔﺮدد ﺑﮫ ﻃﻮری ﮐﮫ 
 ﯿﺖ ﺑﺴﯿﺎرﺣﺴﺎﺳاﺧﺘﺼﺎﺻﯿﺖ و 
را  درﺻﺪ 001ﺑﮫ  ﯾﮏﺑﺎﻻ، ﻧﺰد
 (13).ﻧﺸﺎن ﻣﯽ دھﺪ
ﺳﺮﻃﺎن ﯾﮏ ﺑﯿﻤﺎری اﺳﺖ ﮐﮫ 
ﺗﻨﻈﯿﻢ ﺳﻠﻮﻟﯽ در آن ﺑﮫ ھﻢ 
ﺧﻮرده و از دﺳﺖ رﻓﺘﮫ اﺳﺖ 
ﺗﻼش  ﻣﺤﻘﻘﯿﻦ و ﺑﺴﯿﺎری از
ﻨﻨﺪ ﺑﮫ ــــﮐﻤﮏ ﮐ دارﻧﺪ ﺗﺎ
ﻞ ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ ھﺎی ﭘﯿﭽﯿﺪه ـــﺣ
 ای ﮐﮫ در اﻧﺘﻘﺎل از ﺣﺎﻟﺖ
ھﺎی ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ ﺑﮫ ﻧﺮﻣﺎل وﺟﻮد 
. ﺑﯿﺸﺘﺮ (23- 43،)دارد
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﺮ روی ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ 
ﯿﺎن ــﺎﯾﯽ ﺑﺎ ﺑـــھ ژن
ھﺎﯾﯽ ﮐﮫ  ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﺎﻧﻨﺪ ژن
 دارای ﺑﯿﺎن ﺑﺎﻻﯾﯽ در ﺣﺎﻟﺖ
ھﺎی ﺗﻮﻣﻮری در ﻣﻘﺎﯾﺴﮫ ﺑﺎ 
ﺑﺎﻓﺖ ﻧﺮﻣﺎل ھﺴﺘﻨﺪ ﺻﻮرت ﻣﯽ 
ﯾﮏ روﯾﮑﺮد ﺟﺎﯾﮕﺰﯾﻦ  ﺮد.ﭘﺬﯾ
ھﺎﯾﯽ اﺳﺖ ﮐﮫ  ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ژن
 ﻮرــﺑﮫ ﻃ
ﻣﺘﻔﺎوﺗﯽ ھﻢ ﺑﯿﺎن 
ھﺴﺘﻨﺪ)ﻣﺎﻧﻨﺪ ﯾﮏ ﮔﺮوه از 
ھﺎ ﮐﮫ ﺑﺎ ھﻢ در ﺑﺎﻓﺖ  ژن
ﻧﺮﻣﺎل ﺑﯿﺎن ﻣﯽ ﺷﻮﻧﺪ اﻣﺎ 
در ﺑﺎﻓﺖ ﺗﻮﻣﻮری ﻧﯿﺴﺘﻨﺪ( 
ﮐﮫ ﻣﻤﮑﻦ اﺳﺖ ﻧﻤﺎﯾﺎﻧﮕﺮ 
ﺑﺮﻧﺎﻣﮫ ﺗﻨﻈﯿﻤﯽ ﺑﺎﺷﺪ ﮐﮫ در 
ﺳﺮﻃﺎن ﺗﺨﺮﯾﺐ ﺷﺪه ﯾﺎ ﻣﺘﻮﻗﻒ 
 ﮐﺎرھﺎی اﺧﯿﺮ ﺑﺮ ﺷﺪه اﺳﺖ.
ﯽ ﯾروی ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﻣﺴﯿﺮھﺎ
ﺗﻤﺮﮐﺰ ﮐﺮده اﻧﺪ ﮐﮫ 
اﻟﮕﻮھﺎی ﺑﯿﺎن ﺳﺮﻃﺎﻧﯽ 
ﻧﺎﺳﺎزﮔﺎری را ﻧﺸﺎن ﻣﯽ 
آﻧﺎﻟﯿﺰھﺎی آﻣﺎری  .دھﻨﺪ
ﭼﻨﺪ ﻣﺘﻐﯿﺮه ای ﻧﻈﯿﺮ 
ﮐﻼﺳﺘﺮﯾﻨﮓ ﯾﺎ آﻧﺎﻟﯿﺰ 
ھﻤﺒﺴﺘﮕﯽ و آﻧﺎﻟﯿﺰ ﻣﻮﻟﻔﮫ 
ﮐﻤﮏ ﻣﯽ ﮐﻨﺪ ﺑﮫ اﺻﻠﯽ 
ھﺎ و ﮔﺮوه  ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ژن
ھﺎ ﮐﮫ ﺑﺎﻋﺚ  ﺎﯾﯽ از ژنـــھ
ﺗﺒﺪﯾﻞ ﺑﺎﻓﺖ ﻧﺮﻣﺎل ﺑﮫ ﯾﮏ 
ﻠﮫ ﺑﺪﺧﯿﻤﯽ ﻣﯽ ﺷﻮد. ﻣﺮﺣ
ﺑﺮای ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ دﺳﺘﮫ ھﺎی 
ﻣﮑﺎﻧﯿﺴﻢ  ﭘﺮوﺗﺌﯿﻨﯽ دﺧﯿﻞ در
ﻣﻠﮑﻮﻟﯽ ﺳﺮﻃﺎن ﺳﺮوﯾﮑﺲ ﻧﯿﺎز 
ﺑﮫ ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪن ﻧﻮع ﭘﺮوﺗﺌﯿﻦ 
ھﺎ اﺳﺖ ﮐﮫ ﺑﺎﯾﺪ ﺗﻮﺳﻂ 
.elif FDP siht etaerc ot desu saw FDPavon fo noisrev noitaulave nA
.eciton siht tuohtiw selif FDP etareneg ot esnecil a esahcruP
                                    مﻼﯾا ﯽﮑﺷﺰﭘ مﻮﻠﻋ هﺎﮕﺸﻧاد ﯽﻤﻠﻋ ﮫﻠﺠﻣ  
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 یﺮﺘﻣﻮﺗﻮﻓوﺮﺘﮑﭙﺳا هﺎﮕﺘﺳد
.ﺪﻧﻮﺷ ﺖﯾﻮھ ﻦﯿﯿﻌﺗ ﯽﻣﺮﺟ 
یراﺰﮕﺳﺎﭙﺳ 
 زا ﮫﺘﻓﺮﮔﺮﺑ ﮫﻌﻟﺎﻄﻣ ﻦﯾا
ﭘــﯾﺎـــﻣﺎﻧ نﺎــ ﮫ
 ﺪﺷرا ﯽﺳﺎﻨﺷرﺎﮐ یﻮﺠﺸﻧاد
 ﮫﯿﻧﺎھ رﺎﺨﻓﺖﺳا.  ﺰﮐﺮﻣ زا
 ﺲﮑﯿﻣﻮﺌﺗوﺮﭘ تﺎﻘﯿﻘﺤﺗ
 ﺪﯿﮭﺷ ﯽﮑﺷﺰﭘ مﻮﻠﻋ هﺎﮕﺸﻧاد
ﺸﮭﺑـــ یاﺮﺟا رد ﮫﮐ ﯽﺘ
ﭘـــﮑﻤھ هژوﺮـــ یرﺎ
ﺷادـــﺸﺗ ﺪﻨﺘـــ ﯽﻣ ﺮﮑ
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Abstract 
Introduction: Cervical cancer is the second 
fatal cancer among women in developing 
countries and seventh in developed count-
ries. Screening cervical cancer to find genes 
and proteins that play a role in the develop-
pment of diagnostic and therapeutic biom-
arker, in the other hand, molecular mech-
anism of tumor genesis is also associated to 
the protein cluster that will change in dis-
ease, so discovery of protein clusters appear 
to be necessary. In this study, for better 
resolution proteome of cervical cancer 
tissues is analyzed by proteomic techn-
iques. 
 
Materials & Methods: Proteins extracted 
from the normal and cervical cancer tissues, 
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then protein separated in first (IEF) depe-
nding on their isoelectric pH on strip. 
Second dimensional SDS page elect-
rophoresis to separate proteins by molecular 
weight was performed. For detecting prot-
ein spots, both gels were silver stained. 
Finally for bioinformatics and statistical 
analysis (clustering analysis and principal 
component analysis) of proteins in the two 
groups was studied with the progenesis 
same spot software. 
 
Findings: Bioinformatics and statistical 
analysis of two-dimensional gel electroph-
oresis techniques obtained 158 protein 
spots from both excremental groups. 19 
protein spots were more expression in 
cancer than normal groups whereas 18 pro-
teins in normal have more expression than 
cancer groups. Clustering analysis divided 
proteins into two main clusters that indi-
cated there is an expressed protein is similar 
in each cluster which these proteins can 
provide similar performance in terms of 
testing or indicating its presence in the 
same biological pathway. PCA analysis 
confirmed the results of clustering and 
showed the protein has been classified in 
accordance with the test conditions.  
 
Discussion & Conclusion: According to the 
results we concluded that multivariate stati-
stical analyzes such as clustering, principal 
component analysis or correlation analysis 
helps to identify genes and groups of genes 
that transform normal tissue to a malignant 
stage. To identify the protein classes invol-
ved in molecular mechanisms of cervical 
cancer need to determine the type of protein 
that must be identified by mass spectr-
ometry. 
 
Keywords: cervical cancer, proteome, 
clustering, principal component analysis 
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